Cryamujcku nporpam: JlurioMcke akajgeMcKe CTyauje nHpopMaTHKe

Ha3us npeamera: P309 - buonndopmaruka

HacraBuuk: Muoapar JKuskosuh, Henag Mutuh u apyru nacraBauiu Karenpe 3a
padyHapcTBO U HHPOPMATUKY

Craryc npeamera: M300pHu

Bpoj ECIIB: 9

YcaoB: Hema npenycnosa.

Iunb npeqvera: CTuiame 3HakHa O pAYyHAPCKUM U MATEMATHYKUM METOama Koje ce
OpUMEY]y Y OMOJIOTH]H.

Hcxon mpeamera: OcnocoOsbaBame CTyACHATA 32 1aJbe YCABPIIABABE U CAMOCTATIHH
HAYYHHU paj] y OnonHpopMaTHIIH.

Canp:xaj npeamera: Veon y 6nonnpopmaruxy. Anammsa JJHK u PHK uuzosa. [lpunuunum u Metoau
nopaBHaBama Hu30Ba. Hanaxxeme MoTtuBa. [Ipeasuhame crpykrype. PunoreHercka crabna. MareMaTnaku
arnapar Kao OCHOBA 3a aHAJIN3Y HM30Ba. VcTpakuBame nojaraka y OnonH(opMaTiny.
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(HacTaBHHK MO>Ke M3a0paTu Apyry oArosapajyhy akTyelHy IUTepaTypy)

Bp. uac. akT. nacrape: / | Teopmjcka HacraBa: 2 ‘ Ipak. nacrapa: 3 ‘ JIa6.Bexbe: - ‘ CHUP: 2

Mertone n3Bohema HactaBe: OpoHTAIHY, TPYITHHU, MHINBUIYAIHHU U IPAKTUYHH.

OuneHa 3Hamba (MakcuMaJiad 6poj moena je 100)

IIpenncnurHe 00aBe3e MoeHa 3aBpuIHM MCTIUT NoeHa
AKTUBHOCT Y TOKY NpeJaBama - MIMCMEHU MCIIUT -
IIPAKTUYHA HACTaBa - YCMEHH UCITUT 70
KOJIOKBH]YM-H1 - MMCMEHO-YCMEHH UCITUT -
CcEMHUHap-u 30




